472 GCCGG ))))) 1269 1273 GCCGG ))))) 7
12 42 466 GCGAAG )))))) 1033 1038 GCGGGG )))))) 8 16 48 55 CGUUAACU (((((((( 3E1B B 268 275 CAUUAACU (((((((( identical 81 .2 100.0 9.0 -227.7 449 456 AGUUAACG )))))))) 285 292 GGUUAAUG )))))))) 9 438 UGUGA ))))) 2836 2840 UGUGU ))))) 11 8 122 GGUAUUCAG ))))))))) 2399 2407 GGAACGCUG ))))))))) 14
12 129 433 GCCAUU )))))) 12 17 GCCAUU )))))) 15 6 407 CGUCUAUU )))))))) 1298 1305 CGUUGUUG )))))))) 20 14 164 170 GAAGGAG ((((((( 3JYV A 1432 1438 8.9 -298.8 301 307 CUCCUUC ))))))) 1485 1491 CUCCGUC ))))))) 21 4 -259.9 187 191 GCGUA ))))) 15 19 GCGUC ))))) 23 8 284 GGAGA ))))) 2621 2625 GGAGG ))))) 25
10 206 269 GCUCU ))))) 2802 2806 GCUCU ))))) 26
12 215 260 CCUAUA )))))) 41 46 CCUGUA )))))) 27 6 379 CAACG ))))) 2947 2951 CGACG ))))) a) encompassing the secondary structure element size, number and length of RNA strands b) between the target and source RNA sequence c) shows matching of the purine / pyrimidine residues for the target and source RNA of given sequence d) the NMR structure as a source (((((((.((((((.....[.) )))))(....).((((...]))))...)))))))))))..... 64 ACAGGGCUCCC ))))))))))) 541 551 ACCGUGGGCUU ))))))))))) 2 (((((((.((((((.......) )))))(....). ((((....) )))...))))))))))).....
Note
A square bracket to note U24-A46 interaction was purposefully removed. 64 ACAGGGCUCCC ))))))))))) 541 551 ACCGUGGGCUU ))))))))))) 2 31 UCCGGU )))))) 133 138 UCCGGC )))))) 3 (((((..((((((..[.) )))))( (((((.......) )))))(( (((((....) ))))))((((..]....)))))))))))))....
Note the square bracket for G20-C71 loop-loop interaction 88 GCGGCGGCC ))))))))) 80 88 GCGGCGGCC ))))))))) 2
12 12 27 CCCCGG )))))) 114 119 CCCCGG )))))) 3 12 28 33 GCCGGA (((((( 3ADC C 28 33 GCCGGA (((((( identical 100.0 100.0 2.9 -220.5 41 46 UCCGGC )))))) 41 46 UCCGGC )))))) 4
14 47 64 GGGGCGC ))))))) 150 156 GGGGCGC ))))))) 5 (((((..((((((....) )))))( (((((.......) )))))(( (((((....) ))))))((((.......)))))))))))))....
The square bracket to note G20-C71 interaction was removed. 88 GCGGCGGCC ))))))))) 172 180 GCGGCGGCC ))))))))) 2
12 12 27 CCCCGG )))))) 114 119 CCCCGG )))))) 3
12 28 64 GGGGCGC ))))))) 150 156 GGGGCGC ))))))) 5 79 CCCC )))) 2782 2785 CCCC )))) a) all the 3D structure elements comprised by the respective crystal PDB structure were excluded from the dictionary b) encompassing the structure element size, number and length of RNA strands c) similarity between the target and source RNA sequence d) shows matching of the purine / pyrimidine residues for the target and source RNA of given sequence ((((......((((((...(..  ...) ...))))..))....)))))).))... (((((...  ..((((((.((....) )))))))....)))))...)))) ))...
Input determined in this work secondary structure
RNAstructure & SHAPE ; MCC b) = 0.99):
... ((((((....((((((((.......(((((...(..  ...) ...))))..).....)))))).))... (((((...  ..((((((.((....) )))))))....)))))...)))) ))...
Prediction output -10 models. FIGURE S1. Detailed flowchart of the machine translation method to predict RNA 3D structures from secondary structure. User-accessible output files are shown as the rhombohedras (in green) A >Randomized_500 GUACUGAGCGGACUAAUCUGUAUAAUGUCGACGAAGCCGGCCUUCGCCGUUAACUACUCUCUCAUACAUAUAUGUAAACAGGAAAAAAAGGUCG UCCCACUGAGUGCUCUCUUGGUAUUCAGCUUCCAAGUGGCGGCACCGUAUCGGUUUAAGCAGAUAGACGGAAGGAGCGCGGCUGCGCCGUCUGC GUACUGAUAUCUUCUCCGGAGCAUUUUGUAGGGUCGUGACGCUUCUCUGAGCACACUCAGCUCAAACCUAUAUCCCGCUCUCCACCCAAAGGGA GAUCAUGUAUAUUAAGCACUCCUUCAGUCGGAACCUAAAUAAGUAUAACAGUUCUACCGAGACUAAGGGCACAAUGUAGUACCGUUGUAGCGCA ACGAAACCCCGAAAAACGGCAAGCGUCUAUUAACGAUGUACGGGCCCUUUCGCCAUUUGUGAAAGAACGUAGAGUUAACGAUACGCGAAGCGCC GGAGUUGCGUCAUACGCCCGCUACAUUCAU .... (((((((.......(((((.(((.((((....(((((((((((((((((((..(((.( ((((..............((((.....((...  .) ).. (((((((((.....) )))))))).)))). (((((((((.((((( (((((....) ). (((((((((( (((((.((...(((((.....) ) )))... ((((..((((((((((....((((((....(((.(((.....(((....) ))))))))..))))))....)))))..........))) ))..)))).......)).))))))).. ((((...........((((.(((......((........) )......))).))))( ((((.....) ) ))).....))))...........))))))))..)))..)))))))).....))))))))))).)))......))))))))....)))))).))) )).))))))).))))).))))).)).....
Structure models energy

FIGURE S2
. 3D structure prediction for the 500-mer RNA with randomized sequence. (A) Input data. Secondary structure generated with the arbitrary chosen RNAfold program (39). (B) 500-mer RNA secondary structure visualized with Pseudoviewer (43) and loops numbered. Marked with the thicker line loops (10, 19, 21, 24, 30) are missing in the RNA FRABASE dictionary and therefore are subjected to a generation procedure. (C) Visualized with PYMOL (44) final RNA 3D structure (best of ten models, energy -9832 kcal/mol; MMC=0.98) DATASET S1. Input secondary structures for the 3D structure prediction of 95 RNAs with randomized sequence
No. Strand length [nt]
The lowest energy secondary structure predicted with RNAfold program (39) 1 30 GAGACCGUUGUUCUUCAUAGGUGAAGGAGA .......... (((((((....) )))))).. 2 35 CGUUGUUCUUCAUAGGUGAAGGAGACGCACAAACG ((((. (((((((....) ))))))))))........ 3 40 GGCCCCUACUUAAAUCUUCUUUUGGCCUAUGCAAACCACG ((((...................) )))............. 4 45 GUCUUGGUGACUACUCCUUUAGAUCGACUUUCCACCGCUGGUUGC ((( (.((........) )...))))( ((((..........) )))). 5 50 CAGUCCCAUCGUUCGGAUCAGGGAUUCGUUUAUCGGGGGCCCGCGAAUUA .. (((((......((((((...) ))))).......))))).......... 6 55 GUACACCUCCAUCUUCCGUCGGAGGCGAUAUACAGACCCGCCAUUUAUCAGCGAC ... (.(((((..(....) ..))))). ((((............((....) )............))))))))........ 8 65 ACGGAACGUUAUGCGUGGGCACCGUUAGUAGUCACCGCGGGGUCUACCGAAGGCAGUAGCAGACU ....... (((((((((((((.(((( ..((....) ).)))).)))))).....))).))))..... 9 70 CUUACAUUUUGAGGCUGUAGUGGCCAACAUCCUAGAGAUCCGCCUCUUAGCGGAUAUAAUACAGCCGAAA ............(((( ((((((.....) ))....... ((((((......) )))))....))))))).... 10 75 UUGCCAGUUGGUCCUGUCGGAAACGGUGGCGCUAUAGGAUGGCGCUAACAACAAGUCUCUUAAUUGUAAUGGAUG .. ((((..((((.( ..(((....) ))..).)))).....))))...........((( (.(((....) )).)))). 11 80 ACCUUAGCGGUAUCAGCUCUUAUAUGGGCAGCGGUUACCUUAGGUUCAAACCAGCGUGCUAAGUAGCACACAUGGCUAUA ((((....((((... ((((((....) )).)))...))))..)))).....((((. (((((....) )))).).)))..... 12 85 ACCACCCCAGCGGACAGCCGUAUUUGAAACGUUAGGAGCAGUUUAGGGAGUAAGGCAGAUAUAAGUACUAGGCGCUAGUC UCUGU ... (((((.((((....) )))..... ((((((.....) ).)))).))).))... (((((.((.(((.......) )).)). ))))) 13 90 GGGACCGUGCCGAGUGUUCCAAAUCACAUUAUGAAGUGGGGGCACUGUCACACCGCAGGUGAUGCUUCUCCUCGAAUGAA UCUACCCUAG (((...(((. (.((((((((...(((.....) ))....))))))))).)))..((. (((.((....) ).)))))...... ....)))... 14 95 GCCCCUUAGCAUCUGUACAUGAACGUCUAAUCAUUUGUUUAUCGGUGGUGCGGGAUACUCACUCUAGUUUUGUAUCAUGU ACAUUUAGGUUACAC ...... ((((...(((((((((..((((.( (((((........) )))))...)))).... ((....) )......)))))) ))).....))))... 15 100 GCCAUUGCGCUCUUCAAGAUCACCCGGUACAGCCAUGCAUGUUACAUGUACAUGUGAAAACCUCGUAUUGUGAUAAACGG CGCUUAGUGAUUCGAGUUUG ........ ((((.....((((((..(((...(((.....((((((( .((((..((....) )...)))))))))))...)) ))))..)))))).))))... 16 105 ACAUGCGUAAGCGUUUCCUAAACGUUAGCGGCUUCCCCGGAUCUCGGCGAAGUGGUGGAAAAGGUUGCUCACCUCAUUGA CCCGUAUUGGCGCUCAAGUAGCUAU .....(((. ((((((.....) ))))).)))(((( (.(((.....) )).))))) (((.((.. ((((.....) )))..)).) ))..... ((((((....) ).)))). 17 110 AAGCUAUACUGCAAGACGUUCAAAUAUACGUUCCCCACUAGCACAAGACAGCGUUCCGCGCCACGACACCCUGCUUUCGA GGCUAAAAAAAGCAAGUCUUAUAGUAGGUC .. ((((...((.. .(((((........) ))))...)).))))........ (((.....) ))........ ((((((...(( ( (((..........) )))))..)))))).. 18 115 GACUAUGCUAUAGUCGAGGAAGUCAUAUUGAGGCUCCCGUUUACUACGAACAACACAUAGCAGAACACAGAAAAAGGAGU CAACUGUAUUUGCCAUAAGUCUGCCGUGUAGGUAC ((((((...) ))))).. ((.((((.......) ))).))........... ((...(((.. (((((.......(((.(.((.  ...) ).).)))........)))))..)))..)).. 19 120 GUACCCGCGUCCGAAGGCCGUUUGCCAUCCGUUGGGCAAUAGGGGUGCGGCUAGGAUAGCACUCCCUCUCUCCGAUUAGA CUCCAAGUCGCUCUUGAUCGGUGUGCUGCUCAUAUAUCGC ((((((..(((((( .(((.....) )).....)))))).....)))))).....(.. ((((((.........(((((((((  (.....) )).....))))))).))))))..)......... 20 125 GAGGAUCGAUCCGGUCACAUAGGAAGUAAGGAGAUAAUGUGUCAUGGAGCAGGUAUUUUGAGAGGCAAACAAAGUGAACC GGGUCACCAAAAUCCAAAAAAGGAUCCCAGUGUAGAAAUUGCAAU .. ((...(((((((((((............(((((( .(((........) ))..))))))....(.....)...))).))) )))))...... ((((......) ))).)).. (((((...) )))).. 21 130 UCACCGGAAACUGAAAGUGCAUAACUUAAAUCUAACCGUCUAACGAAUUCCCUAAAAUCUACAUCCUCUCCGUAUGUAAU GCGGCGGAAAAACCUGUUAGCAGGUUAUUAUUACUUUUUAUCCCGUUAGC .... (((.......((((.....) )))........))). ((((((..................(((...((((((...) ) )))).))).. ((((((....) ))))).................)))))). 22 135 GGACAUUUGCCGCACUGAGCCGGGUAGCAUUAUACAUGCGCCCCACUGCCAAAACGAUGGGAGCUUCCAAUCGAGUACCA AGUCUCAUAGUAUGUGGACAGAGUCGACUGCUAACCCUGGGCUGUCGGCGAAAAC ..... (((((((.((..((((((((((((...(((((((( (((((.((......) ).)))).))...... ..(((.....  ...) ))...)))))))(((...)))...)))).))))..)))))))))))))... 23 140 AAUUUCUUUGCUGACACUUUUCAUGGUAGUCCGCGAUGUGGUCUAAGCACAUGAUCGCCGUUCGGGCAGCAAGUUCGUAG CCAUCGCAGGGCAGAUCAAAGCAGGUUAAUAAGUGCCACACUGCCGAUCGUCUUUCCAGC ......... ((((.......(((((.(((. ((((...) ))).)))....))))).. (((.(.(((( (.((......) ).) ))..)).).))). ((((.. .((((................) ))).)))).......)))) 24 145 CGAGUAAGCGGCAGUAUUUAACCUAAUGGCCGCGUCAUACGUUCCUCGACCUGCUUGGAGGCGAGGAAAAUAUGUUGGGG CACGUAAACCAGAGACAUACACGAAAGUGAGUCGCUCCAUCGAUCUUGACCGUGGCUUGAUCUCG (((((((((.((.((..........((((((.((.((((..((((((( .(((......) )))))))))..)))).)).)) ).)))...... (((..((.(((....) )).))..)))...........)).)).)))))..)))) 25 150 AGCGGUCGUGGAAGGCGUACACCGAUGGCACACCUACAGCGCGGGACUCUUCUCAUGUGAAGAAUAGCACAUCAACAGAG GUACGAGUUGAGGAAGUUACGCUCGCUGGAUAAUCCGUUGCACCUACACACGUAUCCGUUGGCAUUAUUG (((((.(((((.(((.(((...(((((..((.(((.((((.((.. .((((....(((((........) ))))....)))) ...)).)))))))..))..)).))).. ((.....) )..))).))).).))))...))))).......... 26 155 CAGUCAAAUGCGUGAUAUAAGCCCGGGUAUGCUCGUAACGUAAGAAAACUCCCUGAAUUAUGCGGCACGGUGCUCCAAUU GUUCGACUGAACAGAACUUAAGAUACUAACCGGUCGGACCCAAAUAGCGGAUCCACCGAAAAUGCCGCCUUCGGA ........ (((((..((..(((........) ))..))))))).......... (((((....(((((((((((.(((.((( (((( (((((.....................) ))))))))...)))...)))..)))))....)))))).))))). 27 160 AUUUCCAACUAAAGCGGUCAGGUCUACUACCGCGAGAUAUCGUACAACCCCAGUGUCAUCUGGGCCAGUUAGCCCGAGAU UACUCAGGUCAAGAGAGUCGCGGUGCGACGUAGAAGGAUACCGCUGAGUAGGGGAGAGACUAAAACCGUGAACCGAAUUC . (((((..(((.((((((....(((((((((((((....((.....(((..((((..(((( ((((......) ))).)))) ))))..))).....)).))))))))....))))).....))))))...))).)))))....................... 28 165 ACAGAUGCUGUAGCGCCGAGGGUCGAGGACUUUGAGCGAAGUAACCCGACAAGUUAGCGGGCGUCCUUUCUUGCCUCACU CCAUGCUCCAGGUUGGACUCUACAUACGUAUUACCUUGUGUGCUAUGUCAAUCCAGUCAGGAUAGUGCUGUCCUGGCUGG UUCAC ... (((...((((((((((((((((.( ((((((....) ))))..)))))).. ((.....((.((((.. (((.((......  ....) )...)))..)))).))....))......))))).))))))))))... ((((((( (((((....) ))))))))))) ..... 29 170 GGGUAGGGCCGUCCAUGCCUAAAAGGUAAACGUGGUAGCCACAUGUGAUCGGCUAAUCCCGUCUGCACAGCUAGGUAAUG ACCCGGGCAAACGUGGAGGGAGUAGGCUGCCCGCACACGCUCUGGUUCUACCACACUGCCGGCCGAGAGCUAACUCCAGU GAGUCCGCUC ...... (((((....((((.....) )))... (((((((((((.((((..(((((..((((.((..(...(((.(((.. .. )))..)))....)..))))))...)))))....)))).)...)))..))))))).....))))).. ((((.. ((((....  ) )))..)))) 30 175 CACGUGUUCCUGAACCUCCAGCGUCCUACCUAGAUACAAGGCUGGUAACUUGCUAGGACACCGUUCUUCAACUUCGGACC UACUCUUAGGGUAAAUAUUAACUGUUCAUAAGCCUCCCAGGAAGUGGCUGGUAACCACAGUAGCGUGAUUAUCUUAACAA AUACGGAAUCCCCGA (((((....(((.....(((((((((..(((((.. .((((........) ))))))))... ..(((....) ))...)))). (((((((.(((......(((........) ))....)))))).)))))))))......)))..)))))............. . ..(((.....) )). 31 180 GUUCGUAGCCGAAGAGCAGCGGACCUUGCGACUUGGGCGCGGCGGACGGCGUCACCCGACUCGAAACUUUGUAUUAGUCU UCUCAAGAUUGAGGAAUCUGUCUCAGAUUCUCUCCGUACUGGAUCUACCGGGCUUAUGUCAGCAGCUUUGGCCAAGCCCC GGAAGCGUCCCCGGAUCGCA ((( (((.((......) ).)))))).. (((((((.((((((.(((((((( .(((....) ))))).......... (((((((  .....) )))))). (((((((...) ))))))..))))).......... ((((((((.. (((((.....) )))).))).))) ))..))).))).)).))))) 32 185 AGGAUUUAACGAGCUCCAAAUGUAUACUAUUUCUCUUUGUCGAGACCUAUGUCUAUCCCUGACGCUUGGCGUAUUGUUAG UAAUCCGCCGCGGCAGCUGCCUGUGGCGUAUAUGGAUUUAGUUGGUCGGCAUCAUAUGAAUAGGGGGUCUAGAGCUCGAC AUAGCUUGAGAUUUAAGCCAAUAGG ......... (((((((...((.(...((((((.....((((..((((.((....((((...(((((.(((( .((((....  ) ))).)))).. (((....) ))...)))))....))))...)).))))))))......)))))).).))...))))))).. ... ((((((...) )))))....... 33 190 GAGGAUCUAUCCACAGUUUUGAUCUUAUAGUCGGUCCUAUAUAAUCGACAAAAAUACGUUUGCUAUCGCUGUGUACGUGC CAAGUGAAUAAAUGUGAAGAAAACACCCUGUACCGGUUUCAUGCACCCCGAGCUGCCGAGCUCGGGCAUUUUUACAGGCG GCCCGUCGUCGGAUUAGAUUGGUUUCUUCG (((((.....(((....((((((((....(.(((.((.................((((((((...((((( ..((....) ) ..))))).)))))))).......... ((((((...((.....) ).. ((((((((....) )))))))......)))))).) ).))).)...)))))))).)))..))))). 34 195 ACACUAAUCGCCUCCGCAUACAAAUUUAAUGUCACUAUUAGGUGAAUUAUAAUGAAAUAAUAUAGUAACCCGCGUGACAG GCCUUAAAUUACAGGUUCACAUAUCCUAAAACACCCACCGGUUGUGUCACCGACACUGCCUAGACUGGGUUUGUAAUCCA GGUAACAGAAACCGUACUAACUCUGGAUGGUACUC ......... ((((((...((((((((((..(((.......((((.((((((.........) )))))....... ((((...  ((((........) )))))))...........))))....(((. (((((...) )))).)))..)))))))))))))..... (((.......) ))...........))).))).... 35
200 GUUAUGUAUAGGAUGAUUUGCAACAGUAGCCCGUUGGGGUCUUUAAACUGAAUCGGCUGUAUCUUUUUCACCCUGGCUAA UGCGUACGAUAGACGAUUCAGCAGGCACCGUUCGGGUGACAUGUUAAAUUUCCUACCUCUUUAAGAUGGUCGGGCCGCCC CUUGUAGACGAGAAUCUGAAGUAAAUGGUUUGGCGAUAGU ........ (((((.((((((..(((((.(((((.(((.((((.....(((((((( .((((...............((...  .) ).....)))).)))))))).)))).)))..))))).)).)))))))))))))).......... ((.(((((((((... (((. ((((......) ))))))....))))))))).))... 36 205 UAAUUUUGGCAGGAGCUACACUCGCCUGUCGAUUCGUUAAUAAUGUAAUGAUUGCACUAUUGGCGGGCCCUGAAUGGCGC GAAGCGCUAAUGAGUGGAGGCGUGGUUCAACAUUGCAGGUUUUUCUAGCUAGUUCGGGAUAGAUUAGAUAAACAUAUGAU UGAGAUGAUUACGACAUGAAUCCAAUGUUAUAACUGGAGCUAUUG ...... ((((..(((((((.(((((((((((((( (((((......) ))))).......)))))))))).((. (.((((((  ...) ))))).).))..)))..))))))).. ((((.((.((((.( (((((((........)) ).))))).))))...)).. ...)))). (((.. ((((.......) )))..))).....))))... 37 210 UGGGCCCCCGACAAUGUGCUAGUUCCCACUCCUUGCCGCUAACAUUGGGGUAUGAAUAAAUGCAGAUAGUAGCCGUUUCC UCCCAUGUCUUCAGAUGCGAGAUUACGCAUGAUGGGCGUGUUUGCGUCGCGAUAUAGAUUUCGGUACGCAAGCCGUCGCA CACAAAUAGACGCUAUCAUAGCAUGCAGCAGCUCCCGGGCCCCACAGCCU . ((((((..((...(((((..((((.. (((((.((.......) )..)))))..)))).. ((((.((((((.((.((...( ((. (((........) )).)))...)))). ((.((((((.((((((((( .(((........) ))).)))))))))))).)) )).........))))))...))))))).))..))..))))))........ 38 215 GUACUCGCAGAGGACGGUUUUCGAGAAAUCGCCAGGCAGUCUUGUGUCUGAUAGUACUAGAGGAAAGCUGUAUAGCCGCU UUGCUCGACCCCGAGUAGCUUCAGCCUUCCUUCGCCUUACCCAAGCCCGAGCUUAAAUACACCAUGAUCUACUACACUUU GAUUCGAGUUGAGGCUCGAAUUCUCCGCGUAUUCUUUUACAAGUACGGCCCGGUC (((((..((((((((.(((( .(((....) ))..)))).))))....))))..))))).. ((((((.((((...(((.... . ((((((....) )))))))).)))).)))))). (((.(((.. ((((....) ))).................. (((.(... (((( (((((....) ))))))))....).)))...........))).)))...... 39 220 ACUACAUUGGGCGACUUGACUCGGUGUUGGAUCGACAUAUGAAUGGGAACAUACAUACGCAACGAUUCCCAGCUAUUCAU CGUUAUGGAAUGCCCGACUUUUUGUUGAUGGUACACUUUUCAGUUCUAAACUAAUCACCCGGGAUGGGGAGUUUCGACUA GGGCCAGCCUAAGCACGUAUUGGACUGGUUUUUCAACCGUCGUGAUUGCUGCGCAAUCAA ...... (((((((.(.((((..((.(((((((((.(.((((.(((....)) ).)))).)...))))..)))))...)).. .)))).)...)))))))......... ((((((..((((..((.((((.............) )))))..))))...((.. (  (((((((.((((.......) ))).)))))))))).)))))). (((((((...) )))))). 40 225 CCGCUCUACAGUGUUCGUAUUUUUGCCGGCUGCCCCGUUCGCCUCCUAAUGUUGUGUUAACCCUCUCAGCGUUCAUGCUC CCCAAUGACUGAGCACUACAUGAUCGCUCCGGGAAAGGAAAAAGUCAGCUAGAUGCUUUCGCUAGUUUUGUCAUAGUUCA CGUGCCACAGGACAGCCGGCACCCCGAACGAGCCACAGAAAUAUCCCAAAAUGCGUGGCAACGUG . (((........(((((......(((((((((.((.((..((.( (((......((....) ).. ((((((((.( (((((((  ..........) )))).....))).))))..)))).))))....((. (((((((((((......) ))...))).))))).) )..)).)).)).)))))))))...))))).. (((((..................) ))))...))) 41 230 CACGUCCAGUCCACUGAGGACGAGUUAGUCGAAGGCGGGCCCGUCGGGGGACAUGCGUUCUUCUUAUGACGCACUACCUA UGGUCGAAUAGGUGGUCACUGAGACUUAGCUGAAGUUCUGCACCAGGGUGCGAGUAGGGAGCGCUCAGCGGCCAGGAUGA AGGCCAAGGCGACCUACUUGAUCUAGUAUCAUGAGGAACAGACUCUAACGCGAUAGUGACAUACUGUCCG .. (((((((....) )..))))). (((((..(((.(((. .(((.....) ))...))).))) (((((((((...((((.... .((((((.(((((.(((...........(((((.(((( (((((....) )))......)))))..)))))((((....... .))))..))).))))).)))))))))).))))))))).......))))).. (((((((...) )))))).. 42 235 AGUGGACCCGGCAAAGCCUUAUCCCUAGCGGAAUUCAGCGGAUCUAACUUCGUAUACCAUCUCGAAGCGACUCAGUUAGU CCCCACUAAAUAGCCGCCGUCUCACACCGGUUGUGCCCCUAAACCGCGUGUGGUGACAUUUCCUCGUUCCGGUGGCGAGA CAACCGUAAGUCUUGAAGUCUCACCGACACUUCCUCAUAGGCCAGAUAUGGACUGGAUCUAUUCCGUCUUUAGGU ......... (((...) ))..... (((((((((((.....(((((((..(((((((.((....(((.(((.((.. .(((((  ....) ))))..)).))). ((((((((( (((((.........) )))).)))))).)))......)))... (((((((((((  (........) ))))).....)))))).............))....))))))).))))))))))))))...)))). 43 240 UGAACUUCAGGACAACGUUUACAGUGUCUCUUGGCGCAGUAAUCGGUUUGGUCUUAAUUUGAAUGGUAAUACUGGAACUC CCACGUCAGGUUCAAGAGCGUGCGGGAUCCAAUCCUGGGUUGGAAAAGCACCCGAUGCCGAUCUCGUCAGGCUUGACCUA UAUGACAGCGCGUAAUCUGCUGCCUGGUACUACGACAAAUAGCCCUUAGCUAGCGGCACGUUAUAUGUCCAGACUUUAAG ........ (((((..((.((((.(((((....) )))).)))).)).....)))))................ (((((.... ....((((((((...((((.(((((((((..(((.. ((((.(......) )))))))...))))))).)).)))))))).. ..))))..... (((((.((((((...((......) )... ((((.....) ))))))))).)))))...)))))........ 44 245 CUCAGACCUGGGUUUCUAGGUUGGCGUCAUAGAACACUGUACUUUUUUUGCUACUUAAAUAAGAACCAAGUUCUGCCACC GAUGCAUAGGACACACCGUAAGGGAAUUGGGCAGCGUUUAAAACCAAAGUUAGGCGGAGUAGUGGCUCCCCAUACGUUAG CACCAGCGGGCUGACCACAAUGGUACGAACGAAUAGCGCUAUGUCCUCUUAGUCGGGAGGGGCGUAGGCGAUCGGAAGAA GGGCA (((. (((((((....) )))))).. ((((..(((((...((.( ((.(((........) )).))).))...)))))(((. ((  (((....((((((..((....) )..... (.((..(((((...((((......((.( ((((....) )))))).... (((((  (.((...) ))))))).....))))..)))))....)).)..))))))....)))))....)))...)))).((....)). ))).. 45 250 UGUAGGUAUUAAAUAGUUAUGCGAUCCAAUUCUGCCAGAUAUUAGCGCGCGCUUAGGGAUCUAUGCCUGCGCCCCCCCUU UUUCUGGGACCGCACCUCGUCGCGGGGACACUAUCAAAUGCCCGGGGACGGCGCGACUCGUUUGGGUUCUCCUAGUACGG AUGAGAUGAGUCCGCGGUUACAUAGUCAGACGCACACACGGUCAAUGAUGGUGAGCGAAACAUUUCCACCUUGCGUGUGA AAAGUGGAUC .((( (.(((...) )).)))).. ((((((......(((((.....(((((.( (.(((....) )).)).)))))........ ..))))) ((((((...(((((.( .(((.((........) )))).).)))))... (((((((((.(... .(((......) ) )).))))))))).))))))...... (((.(((((..(((. (((...) )).))). (.(((....) )))....))))).))) ....)))))) 46 255 CACGCGGAAGUAGCACGGCUAUGAUGUGAGGUUCGGCCGAAGUGGAGCCUUGGGUUCCUCCAGAACACUGUUGCCACCUC UAAAAGUUCCUUCAUUAUCUAGUUGCAGUGUCAAGCAUUCGCGACUUAGGAUGCCUCGUAGCGGGUAAUGCUAAUCGGGG CUGGCAAGAAUGAACGUGUUUGUCGCCUUGUCAAAGACCGCAAUAUCAUUAUGUUAAAGAUCAGCUCGGUCCCAUACUGC UUUGAACAGAUGCAG ... ((((...((((((.(((((((.( ((((((..(((......((((((...) ))))).. (((....) ))..)))))))) ....... ((((.........((((((((((.....) ))).)))))).)))).)).))))))).)....))))).. ((((( (.( (((((.((....) ).)))))))))))).......))))................. ((((.....) )))..... ((((  (((....) )).)))) 47 260 GGGACUAUAACACACGCCCCUUGGGUCCCGUCUGAUGCGAGUGUAAGAUGCAACGUCCCUCCUGAGUAUAUAAGGAAGAG AGUUGCUGCGAGCAGCUAUGUGGAAGGUUCCCAGGUAUGACUGAGGAAGGGGGGGUCAAAUAUUGGCUCAUCACUAAUAA AAGGAUAAUCAUCUAAUCCCAUUCAUAGAACUGCUGCUUACCGGGCCUCUUACAGGUGUAUAACCAGUGGUGUAAGCCGG UAGUGGAAAAGUUAAGUUGU .. ((((.((((..(((((.(((( .(((......) )).)))). ((((((.(((((.(((.( (((.........) ))).).) ))))))... (((((((..((((((...(((( (((......) )).))))(((. ((((((.....) )))))........... .. ((((....) )))...))).)))))).....)))))))........)))))).))))).... (((.((.((.....) ). )).)))....)))))))).. 48 265 UGUCUCAGAGCUGCCGUCAAUGGGGGUCGAUGCAGGUUCUCUCCGAUGAACCGCAAACAAAGGCAACAGUCGAGCACUGG UAAUCAGCUUCUAAGAAUCCAGCGGAGAAUCGGAGACGGUCCGGAUACCUAUGAGUCUAGCUCCGGGUAUAAACCGGCCG CUACACAGUCCGGAGCCUAGAUUAGAGUGUCGGGGAAUGAAAGAAGAGAGGUGUUACUCACUGUUACCUUGCUCUCCACU UAGUUGGACAUGGUGAUCCGCUACC .. (((.(((((((......((.(((.(((((((.( ((((........) )))))).......(....).))))).).)).)
)...)))).))).))).... ((((((..(((..((.(((.((((((((((.. (((.....) )).))))))...))))))) ))..... ((((((...((((....(((.(.(((((..(((....((.(((.. ....))).)).))))))))).)))...) )))))))))..)))..))))))... 49 270 AACUUCGCAUGCCCUUACUGAAUUCGGCAGCGCUCCUUUUGCCUGUAAAUCCUUUCGCGGUACGUAUUAUAAAUCGAAUA CAUACCCGCUCCUAUCCGAAUGGAGUUCACGGGUAAAUAUAUGCCUCACAUAUACGCGCCCCCUAUACGUGUUACCGCUA GGGGCUAGGCGUAUGAACCCCGCGGACUGAACGGUUUCUCUAGACUGGGGAGGCAAAGAGUGGCAUCGGGCUCUUAUCCG UAGUCUGACGCAACGCAUGGUUAACUACAU ((((..((.((((............) ))). (((((..(((((((.(...((..(((((((...(((((.. ......)))) ). ((((((((((.........) )))....))))))............... (((((((..((((((.. .(((....) )))) ))))....)))))))....)))))))..)). (((((......) )))).).))))))))))))((. ((((((((......) .))))))).))...))..))))........ 50 275 CUGGCACGGUCCAUGCUUGAGCAGCUUGUGAGAUAGCUUCGUCUAACACGCAGGGGUAAAGGCUUCACGUCAUAGGGCGG CAAUACUCAUCCUAGGGGAGGCGAUCCCCUUCUCCAGAUGUUAGCUGCUUCUGAAUAGCUCAGUUUUUCACGCUAAAGCA GUCUCUAUCUAGGGUUCGUCGCAUUAUAUGAUGAUCCGCCAGCUUCCAAAUCCUCGGGGUCUUGGUUAAAAGCGCUCCCG CAGAGGGGUGGGAAAUUGAGACUAGAUGUCGGGGU (((((.........((((..((..((((((.( .(((......) )).).)))))).))..)))).... (((((((..(((( (...((((.....(((( ((.....) )))))..... (((((...(((((((.....((((............) )))))))) ))...))))).))))..)))))....)))))))....)))))......... ((((((.((((.((((..((....((((( (.. ....) )))))..))..)))))))).)))))). 51 280 CACAGCUGAAAUCCACGGUCGAGCUAGAGUCGAUGCAGAUAACAUGGACUGGAAUGGUCAUGCUUCCACCACCGCUACUC UGUGUCUGUCGAACACCUACUAUUAGGGCAAGCUGUUUCAUACAGAUUAGGUCCGAGAUACACCAAGGUUCAGACCUUCG CGUUUUUUCAUAACACCUUUGAAACGGAAAUUCAACGCCACCCUUCUUUGAAUACAAGUGGUCUCCAAUGGACACGAACU UGCUACCGAUUAAUUCCCGCGACUCGGGUUGCUUUUUCCG ............... (((..((((..((((((.....(((((((((((.(((..((((.. .......))))...))).)) ))))).))))................ ((((((((((.. ...))))..... (((((((((.(((....(((((((.....( ((((.((((....((....) ).....))))...)))))........)))))))....))))))))....)))).....)) ))))...............)))))).....))))...))) 52 285 AAUCCUGAGGGGAGUAAGACCUGCACCCUCAAAAACCACGAGAGUCCGCUCCAUAAAAUUAGCGGCUCAUUCAUCCAUUA GUAGCACCUAGGUUAAACGUACAAUUGGUAUAUCUAUAAACAUAUAGCUUACAAGGCUCCCCCAAAGAAGAUAUCAUAAA GAAAGUUUGAGGUGGGAUAUUACGUGUGGCUGGGAACUGAUAGUCUUUAUAAUUUAUACCCCGACCGAUUGCGAUUCAUU UAUUUCAUCAUCUGCUGGUAUGGGUCCGCCCGCCGCCCCCGUACU ..... ((((((..(((.....) )).)))))).. ((((....(((.( ((((..........) )))))))..........(( (......))))))).... ((((.....(((.. .(((((....) ))))..))).. (((....(((.(((.(((...((((( (((.((....((((((.(((....(((( ((((........) ))))...)))....))).))).)))....))..))).)) )))...))).)))..)))... (((....) ))...)))...)))). .(((....) ))..))... (((((..(((..((.( ((((....) )))).)))))......... (((((. (((...(((((((((...(((((((.(((((((.....( ((((...) ))))... (((((( ((((....) ))))..))))) .))))))))))).)))..))))....))))). (((((((((....((((.(.........) .)))).........((((. .....)))).)))))))))......(....)..))).)))))..))))). 54 295 CCCAAAGAUAACCUCAACAAGAAACCGUUUUGCGGUGCAUGACGGGGAGCGAUCUCAUCGCCGAGAACCAAUACGAUACC UUUGGGUCGAAUGGCGCUUCUAUGUAUCAUUGUGUGUUAAAGAGUGGACCUCGUUUCAAACGAUUUCAUGUGGGGCUAUA UGAAAAGCGCUUGGAAUGAAUACCUAGGAUACGGAGCAACCGGAGUGGCUUGCCUCAUAUUGUGCGUAAGAGAUUGACGC ACGCGUAACUGGGGUGAAUACGUCUGUCAUCGGCAGUGACAAAUGGAGCAAAUAU (((((((....((((..((....((((.. ...))))...))..)))). (((((...) ))))..................) ))))))......... (((.((((...((((((((((((..((.(((....(((((((((.((.(((((((((.. ..)))) )))))..)).))))))))).)))))..)))))........ (((((((..(..(((((((((((((((.. .......)))) ))).)))..)))))..).))).))))......)))))))...)))))))...... 55 300 UUGACGCUUCUCUGUACCUGAGCUAAUAGAACCAUCGCUGACGAUGGAAAAAUCGCGGGUUUGGCUACACCCGCGCAAAG UGACUAAAAACAACGAAACUCAUUCUAAGCCCGUAAGAGAGCCAAUGUUACGACGAGAGUUAGCACGCCCCGUACCGCGU UCAGUGCUGUUCUAGAACCUAGUGUCGUGCCAAGCCUCGACAUUUCGUAGUCUCAUACUGAGCCGUCAUAAUGCUGGCGG ACCGAAGCUCAUACGUGUAUCUAGGCCACAUUCCUGAAAAGCAAUAGAAGGGUUGAGCAU (..((.(((((.(((...((((((..(((.. ((((((....) )))))...... (((((((........) ))))))..... ...)))....... ((...((((.........(((((.(.......) .))))).. ((((..((((((.. ..((.....) ). ...)))))).......((.. (((((((.((...) )..)))))))..))..))))....))))( (((((......) ))))) ..)).)))))).......... ((((.......) )))....)))..))))).))..).... 56 305 AGCCGAGUUCUGAAACUCCUGUUAAAGCUAACGCAGAUCGGUUGAACACUACUGAUGCCAGGCGACGCCAUUCAUACCGC UAUGCAACCACCCCUCGUGGCUGAUUGGUCCUGUCAGUGCGACUCUCCUGUCCCCGUUUAGAGGGGAGGUAGUCGUAACA UGCGGACCCUGGUAUGGUAGGCGCGUUAACUUCAGACGCAAUAGUGAUGGAUGGCACUUAACGGACAUACUAUGAUAAGC AAUGUGAGGCGGAUUACUUCACGGGUCCUAUCACAGCGUCAAAAGAUUCCCCUGGGCCCCCACGU .... (((((....) ))))........((....)).. ((((((........) ))))). (((((((.((((..(((((((.. ....((.( (((.....) ))).))... (((((.(.((.(((((((..((.. (((((.......) )))))).)))))))... ))))))))..)))))))..)))))).... (((..(((((.((((((.((..((........) )..)))))))) ((((.(. ..(((( (((.......) ))))))...).))))...)))))..))).....))))). ((((....) )).))))... ((((.(((((.......((((.. ((((((...) ))))). .))))... ..((....) ).....)))))... ((((((((((..((((((.(..(((..(((.. ((((((...........  ) )))))..))).. ((((.. (((((..(((....(((((....) )))).....)))..)))))..))))...)))..).)) ))))..... ..((....) )....)))))))))).......................))))....)))... 58 315 CCUUGCACCUCUUUUAACCCAUAGCAGGGCCUGGACCUAGGUGUACAUAUCACCAAGAGGAUCGUGGAGUAGCUGGGCCG ACUAUUCGGCUGUCCUGGAGCCAUGCAAGGCGGAACUACUAGCGCGAAGCCAUUCUGAUCGAGGAUUGGUGCUGCCUAUG ACUACCCUACCUGAUCCCUUUCACUCUCACCACUUUGAAGUGAGUGCCAAGCAUAAGACAAAGUAUAGACACGAAGUGUC UUGGUACCGGAACUUCAAUGUUCCAAUGCGUAAUACCGGACGUUAUGUGUCCGUAUAAUGCCGGCAGGGACAUUU ((((((..........(((....((..(((......((.( (((.......) ))).)). (((((((((.((((...((((( (.. ..) ))))).(((.. ..(((......) )))))..... (((.(((..(((( .(((......) )).))))..)))))).. .)))).))))..))))).. ((((((.(((......) )))))))).)))..)).............. ((((((...) )))) ).)))... (((((......) ))))... ((((.((((.( ((((.....) )))))))).))))..))))))...... 59 320 CCCGGUGAUUCGUUUCGCACGCGACUCGUGCCGCUGCAGUCACCCCCACGCACGCUGGAAAUUCGUCAUGUUGUGCCAGC GUAGAUACCGCAUAGACCUCGAUCGACGAGGAUCCUCGGCAACCAACAUCGGAAUGCAGUAGAGGUGGGGACUCCCCUAC UUAUUUAUUAUAGCGCGAUAUGUUUCUAACCCUCUAAUCUAGGGCCAGCUGAUUCCGACGGUAUUUGGCGCCGCGAGAGA AAAAGCCAGCCGUCUGUUUAUCCCAGACUUCUGCGCCGUCCGCAUAAUUCACACUCUCGACUUACCGCGAAUCGCCGGAA . ((((((((((((...(((.(((.(....) .)))))). (((.......(((.(((..((...(((((.(((( (((((.((  (.......) ))... (((((((.....) )))).))...))))..))))).. (((((.((((..((((((((....) ))))) ))........................... ((((.......) )))...))))))))))))))..))..)))..))). (((. ....(((((.. (((((.......) ))))..))).)).(....)..........)))..))).....)))))))))))).. 60 325 UUUUCGAAGUAAUCAUAGACAACUGAAAACAUCCUUCAGCUGGAUUACUCGCCGGUGUAUCCCCAAUAUUUCACCCGUGU CCUAAGCAACCGUAAGAUUACAGCUGGCCCGCGCUCUGCUGGCGAGACCCCAUUACUCGCAUGAGCCGACGGACAACCUU UUACGACCAGACGCGCGGUUCGGAUCAAUUACUACCACUUAUCGCAAGAGAAGCUAGGUACCCCAAGAACUUGGAUAGAU CCAGCUUUAACAUAGCGUCGAUUUUAGACCACUACACCCAGGGUCGAAAUUUCCAGCGCCAAUCGGCGCCACCGUGUCGA ACAAA .. (((((.((((((.(((.. ..(((((.......) ))))))))))))).... (((((..........((((((((((((. .(((((....(((((((......(((...((.((((.....( ((((.........) ))))..)))))).)))......)) ))))).... (((((..((((.(((((......((((.( ((.((....) ).)))...)))).. ((((....) )))...))) ))))))........)))))...)))))..)))........)))).)))))..... (((((....) )))))))))..)))) ((((...) ))).))).))). (.((((((.(((.. (.((.......) ).)..))).... (((((((((. ((((.((((..(..((((..((((.(((.((.(((((((((((.. .(((((.........) )))).. ((((((((.....  ) ))..)))))...))))))).)))).)).)))..))))... (((((..........(((((.........) ))))...(( . (((((.....) )))).))..)))))....... ((((.....) )))..))))..).)))).)))).)))))))))..... .)))))).). 62 335 AUUUACUCUAUACGUGCUACGGUCUUUCGAGAUCAUUAAGGCAUUAGCCUAACCAUGUGGCAACAUUUCCUGUUUCUUCU GUAGCCUUGCUGGACCGUGGGUCUCCAACUCUGUACGUGAAUCUUACCAUUACAUGCCUGCUGAAAUCGCAGAAGCCUAU GCAUGUUAGUUAACAUUUCAUCGUGAUUUCGUUGGAAAGAGCUCAGUUAACUCGCCCACUUAUGUUGAAACUUUUAGUUG GUAUAUGAAAAUCUUGAUUUUGUCGGAAUGCGGUUCUAGAAGGCCAGGCACGGUUUGGGAUUCAUAUAUGUUAAACCAGU GCCCUUAUGGUGAGA .......... (((((((.(((((((.. ((((.......((((....) )))...... (((....) )).............. .....))))..)))))))((((.....)))).))))))).. (((((((((.....((((.(((.(((((((....((... (((.((.(((((((.( ((((.((......) ).))))).(....).))))))).)).... ((((((...(((.....) )). ..))))))............))).))..))))))).))).)))).. ((((((( (((((.((......) ).))))))).)) )))...))))))))) 63 340 GGCGGUCGUCUAGGCUCCUCAAUUCUGGGCUUUUUUUCAAACCGUUGCUCGUGGUGCUGCCAAUCGCAUAUGUUAGAGCU CACGGGCGGAUGAUUUUGGGACCGUAUGGCGGUCAUGCUCCACGGUGUGAAACAGGCCUAGAUAAGAUCGCUAUCCCAAA GCAACUCCGCAUAUGGUAAGUUACCUCAAGCAACCGGCUACCCUUGUUGUGUCUGGGUACGUUGUUACAGAGAAACCUCC GUCCCCUCAGUUCUUACUGCGCGACGGCAUUGCUUCAUGAUAGCAUCCCCUAGGCCGGACCGAGGUCGAACGAUGAUUUC CUAUCUACAGACCCUCAUAC .. ((((((((((((.........(((((((((..(((((.(((((.(((((((((.( ((.((........) ).))).)). )))))))............ (((((.....) )))).......))))).))))).)))))))))... (((.((((((...(( (((((((.((... .((((...) )))....))... (((((((((...........) )))).)))).....)))...... (( (((..( .((((....) ))).).)))))..))))))...))))))))).)))))))..))))).((((....((((..... .))))....))))....... 64 345 AGGGUCGUGAGUCAAUGUCUGGACAAUCCUCGGUGGGCCCAAGUUAUCACGUGGAGUUACCGUUGCUUAUUGGAACGUGA ACCAUUCCGGAGCUCUUCAGACUUAUGGGGUACAUCAAGGGGACUUUGUUGUUGAUAAGAUGGUCUUGGUCAGGCGCUUG ACAAGCACAUCAGGGUUUAAAUGAUUCCAAGCAUGGACAAAGUGAUUAUUGAAGGAUAUAAUGUAAAGACGUGAAGAUUG CGGUUCGCACGUUCUAUGACGUUAUUCGGCGGCAACUGUGUGUUUCACCGCCGCAUUUGUGCAGAUGCUCUAGCAAGGGG ACGCAACCAGAUAUCUUACCUUCCA . (((..(((((...((((((((....(((((..(((((((...((((((((..((((..((...((((.. .((((.(...  .) ..)))).)))). (((((......) ))))........))..))))..).).))))))((((.. ((((.((((....) )) )))))..)))).))))))).......... ((((((.(((((.............((.(((((((..(((((((..(((.. ..)))..)))).)))...))))))))). (((((....(((.....) )).))))).))))).))..)))).......)))) ).....)))))))))))))..))). 65 350 UUGACGUGACAGGGCCUUCUAGUGAGGUUUCGUAGAUCGUGACCUAAGUGUGAUUUCUUGACCCCACGAAGUCCAUCGUU GAUAGGACAGGCAGCAAUAUAGGCGUCAACAAUGCCCAAGCCUACUCUUAGUUGCGAAUAUUGAAAAUCGAAGCGUCGUA UUGUGCGCACGUACCAUAGUACUCGGGAUCAACAUGCGACCCGCAUUAACACAAAUAGGUGCCCAUGCGCGUAUGGAGGG GCCCGGUCUCGGUAACCCUAUACUCUCGCCCGUUCCGGCGCUUCUACGCACACAUAUCAAGCUGACGCUUCAGCUGGUCU AACACGGUUCAGUCAAACUCAGAGCAGCCU (((((...((.. ((((((.....) )))))..)). (((((((......(((.( (((((.((....) ).))))))))).... .... ((((.(((..((((((.( ((((.....) ))))... ((..((.....) ).))..))))))...... ((((((((((( (((((((....((((..((.((.((((..(..((((((...(((((.. .(((......) ))...)))))))))))...). .)))))))).))))............ ((((......) )))......)))))).))))......)))))))).))).)))) ..)))))))..))))).............. 66 355 CUACGUUUUGUUAGAAGUAGAAUCGCGCUGGUUAAGUAUGCCUUCCUAAAGGUAGUCGUCGAACCCUCCCAUCAAAUUUG CCACCCUCGACAUCCCCGAAAAGAGCCUCACCGAGGUCAGCAGCGGACUGACGGCUAACAUUGAGGAGAUAGGUAAGUAG ACGGUCCUCGCGUAGACAUGACUACUCUCGAUGGUGCGGGUACCAUUCAAGUGGCUUACUUAGUCUGCGAAGAGCACUAG GGACGCGUUAUCUUUCUUGUGAUUUCGUGGUACAUCUAAACGCAAUGUGCGCCGACUACGGUCAUACUCUGCCCGGCAGG CUGACAUUAUGCUUACCACCGUACUCGGGAAUAGU (((((....((((.(((.(((..((((..((((.....(((( ((....) ))))).......)))). ((((.....((((( ((.(((((((.............((((((((((..(....) ..)))..))).))))....)))))).)...))))))).. .. (((.(((.(((((((.((((((((...(((( (((....) ))))))..))))).)))....)))))))..))).))).) )))))))...)))..))).))))..))))).....(((..(((.....))) ((((.((((((((((.( (.(((.....) ) ).))...))))......)))))).))))...))). 67 360 CACGGUAUGGACAAGGUGCUCGCAGUCUAAUACCCCGCACCCCUACUCUUUAAGAUCGUGUCCUUAUCCCCAGUAACAGC AGCGCGGAUCACGCCGAGUCUUCUAGCGAUAAUGUAGGCUCAUGAGCCGGUCUACAUACGUCUAGUCUCACCGUAGACAC UGAUGAUAUAUUUUUGCCCAGAAGUGCCUCUGAACACGUUUAUGAUUGCUGACUAUGUGGACGCUAUGUGUGGGGCAAUC GAAGUUCCUAGCUGCCCUUAUUGGUGCGGGACCACGCGCAUCACGACCGCAUGCUGAUACCCGAAAUGGACCCUCCACGA UUAAUGAUGAGAGGAGGUGUGUUUCCUCCUCUCCCUAUCG .. (((((.((....(((((.................) ))))............ ((((((((((...((....(((.(((( (..((((..(((((.( (((((.(..........) .))))))... (((..(((((((((.(((.(((.....(((((((.. ....((.. (((((((....) ))))))..)).......)))))))...))))))))))))))))))..)))))(((((... ............))))).... (((((((.(....) .)))))))...)))).))))).)))..))...)))).....)))) ))...... (((((((((.......) ))))))))))))))) 68 365 CCUCGAACCCAGUCGAACUUAGUUGGGGACAUUCCAUUCAUGGAUUGACCGAAGGUCUGGGAGUCCGAACGACCAUAUUU CAUUGGCUGAGUACAACUAUGAAAGACAAUUCGACCUCCUGAUGGCCUAGUACUACGUGUGGCUUUGCACAGUGGGAACG GGCACGGCGUACAUAGUAGGAGCUAAUCUAUUGGGUUUCAUGCAUCAUGCUUCGCAUCUAACAUCUACUGAUGUAAAAUU AGCCUCCCGCUGUGGCUCCCCGGCACGCGGGCUUGAGUAUAAACUAUAAAGGAAAUGUAACCACACUUACUCUUGCUGUU AGUCUGAAGAGCAUAAUGGAAAUAACGCCCGGUGAACCAUGUUCG ....(.. (((((.(.......) )))))..)........ (((((.((.((((.(((((.(((((..((((........((( (((.( (.((....) ).)))))))).....))))..)))))...))))).... (((.((((((.....((((((((((... (((...(((.....((((.((((.( (((.....) )))....)).)).)))).)))..... (((((....) ))))...... .)))))))))))))((( (((((.....) )))...))))......................))))))....... ((((.(( ......) ).))))...)))..........)))).))))))).... 69 370 UAACCAAGCUGGAGGAAUUGGUGCCCAAUCCACCCUGUUUUUUCUCUAGAAGGUCUUUGCACAUUUCGUUCUGCUAGAAA UUCUGCGUCCGGUCCUCGGAAUUGGCUGUUUCGUCAUAUUUCGUCCAUUCUGGAUCGGGAAACAACCUCUUCUGAUAGGU GACCCAUCUGAAUUAUGUUUAAAUAUGUACAACCAUUGAUCUAACGUUCGCUGGAUCCCGCUUCGAGUAUCAGUAAUUGC AAAACCACAGGGAACUACAUGUGUUUACAUUAGAUGCCAGUCACCAGACUGUGUAGGGGCCACGGUUCGUACUGCCGUGU ACAUGAAAAAGGGCGACAUACGAAGGACCUACAUGCAAUGAUCGUAGCAA ........ (((((((((.. ((((.......) )))......))))))))). ((((((((.(..((.(((((((........ ..(((((..(((((.((((((..((.((((((........( (((((.....) )).))))))))).))..)))))).. ((( (((.(((((((....(((....(((((((...(((.( ((.(....) .))).))). ((((.......(((........) )) .........))))..)))))))....))))))))))...)))))).)))))))))).(.. ((((((.......) ))))). .).......))))))).))..)))))))))... (((.((....) ).))). 70 375 CAUACCUAGAAGGUACAUAACGUCAUCUACCCCUCGGCUUAGGUACCUCGUGACACAUAUCGUACCCGAACUUUGCACGU GGUCUGACACCCGACUGAUCGGCGCUGUCGGUCAUACGAAACCGAUACUAUUACCAAUCGUGCAUUAAUUACUAGCGAUG UGAUCUCGGCAGAUUCCCCUCCGUACAAACUGGGGGUACGGUGCUCGGCGGGCGAUAUAGGGAAGGGUUCAGUAGUGGUC GAUCGCCCUACCUGAGAGCACUGCCUAAGAUAGCUCAAACAAUCUAAUGAAUAAUUUGCAGGUCGCGCUAGGGUCAUUCG CGUCCUACCCGACAAUCCUUUACCGCUUUAUCGGCGUGGGAGUGAUCUAUCAAUC .... (((((.((((((.(((.(((.. .........)))))).)))))) ((((((.((((((((..........((((((( ((((((((( (((((....) ))).).))))))..... ((....) )........))))..))))))..........)))))) ))...... (((((((.(((((.((....) ).))))).. ((((((((..((((.....(((((...((((.. ......... )))).))))))))).)))))))).... ((((.(......) .)))).......)))))))..)))))))))))..... ((( (.((((((((((.((..(......) ..)).)))).)))))))))).......... 71 380 UUCGCAGCGCCGUUAGUCUUACCCUAUUUUAGACAUUUUCUCUCCAGAAUGAAACAAACCGCGGGAUACAGCGUGGCGAA CAUACUCACCAUGUCCUUUGGCGGAUCUUCCGCAACGUUAAGAGAUGACACUUGUCCUGUGGUAAAAGCGUACCAUUAGC AUGAGCUAACCACUCGGUCUGGUUGGCCAGUCCUGGAUCGGCCUGCCCGGCGCAAGUAAUAGUUUGGCGGGGACCUGUGC AGCAUGGAUAGGCCGAAGCCCUCACGGACUAUCUGUACUUUAUUCCAAGCGAGAUUAGCUGACGAGUGCUAUUCAGAUAA GAGUGACUGACGCGCUGAAAGCAAAAAGUAAUAGUGGGCGACAUAGACAUGUUUGGACAA .... ((((((.(((((((.(((.((........( (((((......) )))))...... (((((((((((..(((( ((.((.  .....) ).))))))...... ((((.....) )))... ((((.....) )))...)))))))))))...)).)))... (((((  ....) )))).. ((((.(((((..((((.(((((.((.((((((((.( (.((....) )....(((.. ((((....) ))).. )))..)).))))))))...))....)))))........... ((((..(((.......) ))...))))))))..))))).. ))))))))))))))))).... ((((..((....(((.....) ))..))...))))..... 72 385 AAAUAGGACUGCGUGUGAAUAACUCGUUAAUGGUUUGCUGAGAACGCGACGUUGCCAUGGAACCGUUUCUACCUCUGCCU AAUAAGGAGCCCGGAUUGGAGGACUAAGAGAACAAUCUACCUGGGACAUGCGGGACCGGCGUGUUUUAUCCAGUCAGUUG CUUGACGGGUCGAACGUUUAUACGGAGCGAAUGUGCUUCGCUAGCAUGGCGCGACUUCGCAUGUGGACGCAUGAGGUAUG GCGCGAUCCAGACCCUUGUGGUGUGUCGGGAUCUAUACCCUGUUUGCAUACACCCUUCAUUGCAGAGAAUCGUGUACUGG AUGCAUGCAGAUCGGUGGGGUCUGAAUUGUAAAGGUCGGCUUGGCUUGGAACCGCCUGUAUGACA .. (((((...(((.((.....) ).))).... (((((((..((....((((...(((..(....) ..... ((((((.(((( ..((((.(((...(((((((......(((.. ....)))... (((((( (((((....) .))))))))))))))))).))). ))))..)))).... (((((((((((((((.. ((((((.....) )))))...)).)))))..))))))))...)))))).) )) (((((.((((((((..((((.(((..(.(((((((((.(.( (((((............) ))))).)...).))).))) )).)..))).))))..)))))))).)))))....)))).))..))...))))).)))))...... 73 390 UACAUACUAACAGCAUCUUCAUUUUUCCGGGAGGAUCUGGCACCCUCGUAGAGUUGCGGACUAUUACACUGUUACAGGCG CCGGCCCCCGAGAGUGACACAUGUACGUUAGCGACAAUGAGACUGGGCGAAGCAUGUCCUGUGUCUGAGACGCCUUGGAC GGACCUUUCUUGUGAGUCCCCAAUUCCAGCGCCGAGGGAACUUCAGGAAGUGGUGUCAAUCGUCACGUUGGUUGCCUAUG UCUACCAAGAAUAUAGACUGACGAUUACAUUUGGAUGCCGGUGAGGAAGAAUGAUGCUAACAGGUGUCGUAUUUGGCGAC UGCCUCGGCCUUGCCAGUGCGUCAUGGCUUAGGUGCCCACCGUAAUCCAACAAAUGGAUCUAGCUCUGAG .......... (((.....((((((((((.. ((((.........) )))..... ((.((((.........) ))).))... (( (((((..((((((.((((((.....(.(..(((....((..(.((((.((..(((((((.. .(((..((....) )..)))
